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Ce que la Covid-19
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L'épidémie de Covid-19 se transmet par les voies respiratoires. Ce mode de transmission dépend
essentiellement des relations sociales entre individus, par opposition aux épidémies dont I'élément
pathogéne est transmis a longue distance, comme par exemple par I'eau.

Apreés un bref résumé des différents types de modéles utilisés jusqu'a présent pour comprendre

cette épidémie, nous présentons un nouveau modéle basé sur la théorie de la percolation.

Il permet d'intégrer de fagon naturelle les trois caractéristiques des relations sociales, pertinentes

pour la propagation de I'épidémie : leur densité, leur intensité et leur variété. Quelques résultats

sur la modélisation de I'évolution de I'épidémie de Covid-19 en France depuis ses débuts sont présentés.

a Covid-19 nous a appris a étre

particuliéerement prudents sur

les prédictions que 1'on pouvait
raisonnablement faire sur I'évolution
dune épidémie. Pourtant, sa modéli-
sation mathématique est essentielle a
plusieurs points de vue : en premier
lieu, bien évidemment, pour com-
prendre la dynamique propre aux
différentes phases de sa propagation.
Cette compréhension est indispen-
sable pour anticiper son évolution et
pouvoir prendre, si ce n'est les bonnes
décisions, tout au moins les moins
mauvaises au moment adapté, en
évitant de surréagir ou de réagir avec
retard.

La propagation dune épidémie
dépend de ses caractéristiques, en par-
ticulier sa contagiosité ou la durée de
la période pendant laquelle une per-
sonne contaminée peut en infecter
une autre. Il convient aussi de tenir
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compte des conditions physiques de

cette propagation. De ce point de vue,

nous pouvons identifier deux grandes
classes d'épidémies :

e (I) celles qui se propagent de proche
en proche par proximité physique
lors d'interactions sociales, telles
que les épidémies transmises par
voies respiratoires ;

e (II) celles qui se propagent a grande
échelle par l'intermédiaire d'un
élément extérieur, a l'exemple des
épidémies transmises par l'eau
(choléra..) ou par un vecteur comime
le moustique pour le paludisme.

Létude dela Covid-19 permet de mettre
en évidence les caractéristiques essen-
tielles des épidémies de classe I sur
plusieurs années. C'est un véritable défi
pour tous les modeles utilisés, et une
situation tout a fait nouvelle par rap-
port a la modélisation dune épidémie

Article disponible sur le site RTTPST/WwWw.Telletsdelapnysique.i ou fps77dor.ora/10. T0517retdp/ 202273072

de grippe saisonniére. Cette derniere se
caractérise en effet par une propagation
simultanée sur tout le territoire, une
couverture vaccinale initiale impor-
tante, une durée de quelques mois et
une contagiosité relativement faible.

L'épidémie de Covid-19 a démarré
quant a elle a partir dun nombre
extrémement restreint de personnes
infectées. Différentes publications
documentent une circulation précoce
duvirus en France, plusieurs semaines
avant les premiers cas répertoriés
officiellement le 24 janvier 2020 [1, 2].
Cette propagation souterraine s'est
faite au sein d'une population sans
aucune couverture vaccinale et avec
un virus bien plus virulent que celui
de la grippe. Ces caractéristiques
propres induisent des contraintes trés
fortes sur les modéles existants et
ouvrent la voie pour explorer de
nouvelles approches.


mailto:jean-francois.mathiot%40clermont.in2p3.fr?subject=
https://www.refletsdelaphysique.fr
https://doi.org/10.1051/refdp/202273022

Comment modéliser

I'épidémie de Covid-19
De maniére générale, nous pouvons

identifier trois grandes familles de

modeles pour décrire la propagation
d'une épidémie:

¢ les modeéles « compartimentaux »,
déployés au milieu des années 1920
pour décrire en particulier 1'évolution
démographique d'une population
animale;

¢ les modeéles « multi-agents », élaborés
dans le milieu des années 1970 avec
l'apparition de l'intelligence artifi-
cielle distribuée ;

e enfin, les modeéles de « percolation »,
développés en chimie au milieu des
années 1950 pour décrire la diffusion
d'un liquide dans un milieu poreux.
Ces différentes modélisations ne sont

pas toutes adaptées aux caractéris-

tiques fondamentales de 1'épidémie
de Covid-19.

Modéles de type compartimentaux

IIs s'intéressent a l'évolution du
nombre d'individus dans certaines
catégories [3], comme par exemple les
catégories Saine, Infectée ou Rétablie,
d'ot1 leur nom générique de « modéles
SIR ». Par construction, ces modéles
considérent que n'importe quelle per-
sonne contaminée peut infecter une
personne saine ou quelle se trouve
dans le territoire étudié, et donc sans
qu'il y ait eu nécessairement un
contact lors d'une interaction sociale.
La propagation de I'épidémie dépend
alors d'un parametre global R, appelé
taux de reproduction. Celui-ci repré-
sente le nombre moyen de personnes
saines qu'une personne contaminée
va infecter pendant toute sa période
de contagiosité.

Les modéles compartimentaux sont
adaptés a une épidémie se dévelop-
panta grande échelle, de classe II dans
la nomenclature rappelée en intro-
duction, mais le sont peu pour com-
prendre I'évolution d'une épidémie de
type Covid-19 sur le long terme, pour
laquelle l'environnement local est
essentiel.

Toute la dynamique de l'épidémie
est définie dans ces modeéles par le
taux de reproduction R. Celui-ci
dépend de facteurs de nature trés
différente : la nature intrinséque du

Modéle atomique d’un virus de SARS-CoV-2. Chaque petite sphére représente un atome.

virus, le comportement social des
personnes, I'historique de 1'épidémie
ou encore le taux de vaccination de la
population concernée. Il1 est ainsi
impossible d'avoir une détermination
indépendante de R, qui doit étre
estimé typiquement par la mesure
des contaminations pendant une
quinzaine de jours.

Modéles de type multi-agents

Ces modeles consistent en une
simulation numérique d'un territoire
restreint, typiquement une ville ou un
quartier, avec tous leurs habitants et
leurs différentes interactions, presque
heure par heure [4]. Ils nécessitent la
connaissance détaillée de ces inter-
actions, qu'elles soient dans le milieu
professionnel, associatif familial, a
I'école ou entre amis, ou pour aller
faire ses courses. Les échelles caracté-
ristiques d'espace et de temps de ces
modeéles sont relativement petites ;
elles sont entiérement tributaires des
capacités de calcul disponibles.

Les modéles multi-agents sont adap-
tés pour répondre a des questions trés
précises sur un territoire limité,
comme par exemple pour étudier
l'importance des contaminations a
I'école, dans une entreprise ou dans

un Ehpad, sur une échelle de temps
limitée. Il est donc plus difficile d'ex-
traire une information générique sur
un grand territoire, comme une région
ou un pays, et de suivre une épidémie
sur le long terme.

Modéles de type percolation

Ces modeéles s'intéressent a la pro-
pagation de proche en proche d'un
évenement donné dans un milieu
constitué d'un trés grand nombre
d'éléments [5]. Cet évenement peut étre
par exemple un liquide s'‘écoulant de
cavité en cavité dans un milieu poreux,
ou un feu se propageant d'arbre en
arbre dans une forét. Dans un réseau
de communication ou de transport
d'électricité a grande échelle, il corres-
pond a la propagation d'une informa-
tion ou d'un courant électrique, de
relais en relais. Tout naturellement,
ces modeles ont été appliqués a la
transmission de proche en proche
d'une épidémie dans une population
donnée, par la formation d'agrégats
("clusters" en anglais).

Les modéles de percolation ont une
propriété tout a fait intéressante dans
le cas de la propagation d'une épidé-
mie : I'identification du seuil au-dela
duquel elle devient incontrélable sauf

Reflets de la Physique n°73



en cas de mesures radicales, confine-
ment ou autres restrictions fortes des
relations sociales, par exemple. Ils sont
particulierement flexibles, et sont
pertinents deés lors que le nombre de
personnes considérées est élevé,
comme par exemple pour une ville de
100 000 habitants et plus. Ils sont
donc tout a fait adaptés pour décrire
une épidémie du type Covid-19 et
nous ont inspirés pour construire le
modeéle PERCOVID [6], en complément
des modéles compartimentaux souvent
utilisés [7].

Qu'est-ce que PERCOVID ?

Un modéle de percolation est défini
sur un réseau, composé de sites
reliés entre eux par des liens. Il est
ainsi caractérisé par trois quantités
fondamentales :

e ladimension Dduréseau (D=1,2,3,4.),
choisie selon la nature du probléme
étudié;

¢ ]la densité p de sites dits occupés,
comprise entreOet1;

* ]a probabilité g d'établir un lien entre
deux sites occupés voisins, comprise
entre O et 1.

Un agrégat est constitué par l'en-
semble des sites occupés, reliés entre
eux par un lien (fig. 1). Selon la valeur
des parameétres p et g, pour une
dimension donnée du réseau, on pour-
ra alors identifier deux configurations
bien distinctes : I'une correspond a
quelques agrégats de petite taille
répartis uniformément sur tout le
réseau, l'autre a un trés grand agrégat
composé typiquement de plus de la

Agrégat

moitié des sites occupés, et

entouré de tout petits agrégats.

Dans ce dernier cas, on dira

que le systéme se trouve dans

la « zone de percolation ».

Lorsqu'on augmente p et/ou q,

la transition entre ces deux

configurations est extréme-
ment brusque deés lors que le
nombre de sites considérés
est grand. On parle alors de

« transition de percolation ».
Les épidémies par voies

respiratoires sont entiérement
déterminées par les relations
sociales. Pour tenir compte de
la proximité géographique
naturelle au sein de chaque
foyer, chaque site du réseau
représente un foyer de 1, 2, 3
personnes, ou plus. Les relations
sociales faisant basculer 1'épidémie
d'un foyer vers un autre sont repré-
sentées quant a elles par trois de leurs
caractéristiques principales, perti-
nentes pour la propagation dune
épidémie : leur densité, leur intensité
et leur variété plus ou moins grande,
qui dépendent des pratiques sociolo-
giques de chaque territoire, ainsi que
de la réglementation en vigueur.

Ces trois caractéristiques sont
directement associées aux trois para-
metres fondamentaux d'un modéle
de percolation :
¢ ]la densité des relations sociales est

définie par le nombre moyen de
contacts sociaux qu'une personne
peut avoir dans une journée, rappor-
té au nombre maximal de voisins
proches ou moins proches sur le
réseau. Elle est représentée par la
densitép;

e l'intensité des relations sociales est
définie par la plus ou moins grande
facilité de contaminer son voisin
dans le réseau social. Cette intensité
est représentée par la probabilité q;

ela construction d'un réseau a D
dimensions permet de prendre en
compte la variété de ces relations
sociales. D pourra étre pris égala 1, 2,
3 ou 4 selon la plus ou moins grande
complexité des relations sociales
dans le territoire étudié, comme par
exemple dans le domaine profession-
nel, familial ou associatif, ou pour
les interactions de la vie courante.

1. Exemple simple de réseau a deux dimensions. Les sites
occupés sont représentés par des points bleus, et les liens
établis entre deux sites occupés par des traits bleus.
Cette situation correspond a p = 9/25 et g = 5/6.

La grande flexibilité des modéles de
percolation permet de traiter de
facon tout a fait naturelle certaines
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2. Réseaux a une (D = 1) et deux (D = 2) dimensions.
Les voisins proches, ou relations essentielles, d'une
personne infectée (en rouge) sont représentés en
vert clair, alors que les voisins moins proches, ou
relations moins essentielles, sont représentés en
vert foncé. A une dimension, il n'existe que des
relations essentielles.

spécificités mises en valeur par 1'épi-
démie de Covid-19. La propagation
différenciée suivant les relations
essentielles ou moins essentielles que
chaque individu peut avoir dans son
environnement social correspondra
par exemple a la propagation différen-
ciée vers les voisins les plus proches
ou un peu moins proches (fig. 2).

Chaque individu d'un foyer est dans
un état différent : sain, infecté mais
non contagieux, contagieux, guéri,
hospitalisé, décédé, vacciné avec ou
sans rappel. Lorsqu'il est infecté, il
pourra l'étre avec la souche initiale du
virus ou avec chacun de ses variants et
étre soit symptomatique soit asymp-
tomatique. Tous ces états correspon-
dent 4 des comportements sociaux
différents, et donc a une valeur de la
probabilité g différente. Le taux de
vaccination peut étre modulé chaque
jour, avec une efficacité du vaccin
variant en fonction du temps.

Dans le modéle PERCOVID, la propa-
gation de I'épidémie se fait pas a pas, ot
un pas de temps numérique correspond
a une journée. A chaque pas, toute
personne contagieuse du réseau va
pouvoir infecter un proche voisin
dans son premier cercle de relations
essentielles, un voisin moins proche
dans son second cercle de relations
moins essentielles, ou encore une
personne de son propre foyer. Elle va
le faire avec une probabilité g x r, ot
est la contagiosité intrinseque du
virus. Ce parametre r est caractéristique
de chaque virus et variant, et permet
de moduler la propagation du virus
selon sa contagiosité. Lorsqu'une
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3. Lépidémie de Covid-19 en France, a partir de décembre 2019. Le nombre hebdomadaire de nouvelles hospitalisations, pour 100 000
habitants, est indiqué en points rouges (données de Santé Publique France [9]), avec la modélisation en orange. Les différentes teintes
d'orange correspondent a l'incertitude statistique associée, pour un calcul moyenné sur une dizaine de simulations. Chaque pic est

identifié par un nombre.

personne est infectée, une horloge
interne démarre. Cette horloge permet
de suivre pas a pas l'évolution de
I'infection.

Quelques résultats

La simulation présentée ici est effec-
tuée sur un réseau a trois dimensions
comportant environ trois millions de
foyers (un dixiéme de la population
francaise). Elle est initialisée au 1°°
décembre 2019, avec une quinzaine de
personnes infectées. Cela correspond
au nombre minimal de personnes
infectées pour que 1'épidémie puisse
se propager sur le réseau. Chaque
simulation dure environ trente
minutes sur un ordinateur portable.

Les parameétres de la modélisation
sont de trois types : épidémiologiques,
ou liés aux comportements sociaux
des populations concernées, ou liés a
la mobilité des individus en dehors
du premier ou du second cercle de
leurs relations sociales. Les parameétres
épidémiologiques ne sont pas toujours
connus avec une grande précision, en
particulier au démarrage de I'épidémie
comme ce fut le cas pour la Covid-19.
Lamodélisation de 1'épidémie consiste
alors a étudier plusieurs scénarios
possibles suivant la valeur de ces
parametres, en les affinant au fur et a

mesure de la publication de nouvelles
études.

Certains parametres liés aux com-
portements sociaux peuvent étre
déduits d'études sociologiques, comme
pour la densité des relations sociales
en France [8]. L'estimation de l'inten-
sité de ces relations sociales, et de sa
variation en fonction du temps, est
plus subjective, et ne peut étre faite
que par ajustement de la simulation
avec des données expérimentales. Le
suivi de I'épidémie de Covid-19 est de
ce point de vue particuliérement ins-
tructif, avec pratiquement toutes les
situations possibles de relations
sociales : sans aucune restriction au
tout début de I'épidémie avec un com-
portement social typique de chaque
population considérée, restrictions
plus ou moins fortes pendant les
périodes de confinement, restriction
de l'accés aux relations moins essen-
tielles et restrictions dues aux couvre-
feux, influence des gestes barriéres,
relachement des restrictions et des
comportements lors des vacances
d'été.

La mobilité des personnes en dehors
de leurs relations essentielles ou
moins essentielles a été tres peu étu-
diée. Cette mobilité joue un réle
important dans les phases de démar-
rage de 1'épidémie ou d'apparition de

nouveaux variants, car elle permet une
dissémination du virus dans des terri-
toires nouveaux. Une fois 1'épidémie
implantée, cette mobilité n'a pas d'ef-
fet dominant dans notre simulation.

En l'absence d'une stratégie de tests
aléatoires systématiques sur tout le
territoire, la facon la plus objective de
suivre la propagation del'épidémie est
de considérer le nombre hebdomadaire
de nouvelles hospitalisations. Cette
donnée est indiquée sur la figure 3 en
points rouges, avec la modélisation en
orange. Elle est caractérisée par des
périodes de brusque intensification
pendant lesquelles le nombre de cas
de Covid-19 évolue rapidement vers
un pic épidémique, et se traduit par
une évolution en forme de vagues suc-
cessives. Chacun des pics observés peut
étre identifié dans notre simulation a
un événement particulier.

* Le pic (1), en mars 2020, correspond a
un développement exponentiel de
I'épidémie dans une population non
vaccinée, en I'absence de restrictions
fortes et avec un virus relativement
contagieux. Avec un confinement
tres strict, la décrue du nombre
d'hospitalisations est extrémement
brutale.

e Le pic (2), en octobre 2020, correspond
alareprise épidémique de l'automne
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4. Taux de reproduction R en fonction du temps. Les données de Santé Publique France [9] sont
indiquées en rouge, et les prédictions du modele PERCOVID en gris. Le temps t = 0 correspond au
18"décembre 2019. Les paires de traits verticaux encadrent les trois périodes de confinement en France.

suite a un relachement des pratiques
sociales et des gestes barriéres, et
apreés une dissémination de I'épidé-
mie sur tout le territoire pendant les
vacances d'été. La décrue du nombre
d'hospitalisations est ici aussi bru-
tale, suite a la deuxiéme période de
confinement.

Le pic (3), en janvier 2021, correspond
juste a un relachement des compor-
tements sociaux apres le deuxieme
confinement et pendant et apreés les
fétes de fin d'année, sans explosion
de I'épidémie.

Le pic (4), en mars/avril 2021, est
entierement di a l'apparition du
variant alpha, bien plus contagieux
que la souche initiale du virus. 1l
correspond a un pic classique de
propagation d'une épidémie.

De la méme facon, le pic (5) de 1'été
2021 est dfi a la propagation du
variant delta. La contagiosité de ce
variant est encore bien plus forte
que celle du variant alpha. Cela lui
permet de se propager de facon signi-
ficative, méme en été, sans cependant
beaucoup d'intensité compte tenu
de I'immunité naturelle acquise par
les personnes guéries et du taux de
vaccination croissant de la popula-
tion francaise.

Le pic (6) en janvier 2022 est la
conséquence de deux effets bien dif-
férents : tout d'abord, en novembre/
décembre, une remontée des infec-
tions par le variant delta due a la
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perte progressive de l'immunité
vaccinale et naturelle, renforcée a
partir de décembre 2021 par la pro-
pagation du variant omicron bien
plus contagieux. Cette tres forte viru-
lence induit un pic de contamination
élevé, puis une décroissance tres
rapide en janvier 2022 une fois ce pic
franchi, grace a l'immunité naturelle
acquise par les personnes guéries
dans Il'environnement social de
chaque individu.

Le pic (7), observé a partir de la fin
février 2022, trouve son origine dans
la propagation de la mutation BA.2
du variant omicron, avec une conta-
giosité encore plus forte. Cette pro-
pagation est favorisée par le relache-
ment des comportements sociaux
au retour des vacances scolaires.

La propagation de I'épidémie pendant
1'été 2022 devrait rester faible mais
continue, comme le montre la valeur
du taux de reproduction R proche de 1
(fig. 4). Dans notre simulation, cela est
dii a 1a perte progressive de I'immuni-
té. Cette propagation pourra devenir
importante seulement en présence
d'un nouveau variant échappant de
facon significative a la protection
vaccinale ou naturelle.

L'étude du nombre hebdomadaire de
nouvelles hospitalisations ne permet
cependant pas d'anticiper sur la
dynamique propre de l'épidémie :
lI'hospitalisation éventuelle d'une

personne infectée a lieu environ une
quinzaine de jours aprés son infection.
Cette dynamique est entiérement
déterminée par le taux de reproduc-
tion R. Grace a lhorloge interne
déclenchée dans notre modélisation
lorsqu'une personne est infectée, nous
pouvons calculer quotidiennement la
valeur exacte de ce parametre et donc
anticiper sur 1'évolution de 1'épidémie.
Ce taux est ici une prédiction, alors
qu'il est un parameétre nécessaire
pour initialiser les modéles de type
compartimentaux.

La figure 4 présente une comparaison
entre la valeur de R prédite par le
modeéle PERCOVID et celle estimée par
Santé Publique France a partir des
données de taux d'infection journalier
[9]. Typiquement, un pic dans le
comportement de R apparait environ
une quinzaine de jours avant un pic
des contaminations. Le pic noté par
une fléche (1) sur cette figure est ainsi
antérieur d'une quinzaine de jours
sur le pic des contaminations noté (4)
sur la figure 3, correspondant a la
troisiéme période de confinement.
Celle-cin'a eu ainsi que peu d'influence
sur la valeur de R car la dynamique de
I'épidémie était déja dans une phase
décroissante, contrairement aux deux
premieres périodes de confinement
qui ont induit une chute brutale de
cette valeur. Le pic (2) correspond,
quant a lui, au franchissement des
seuils épidémiques dans le Haut-Rhin
[2] au tout début de I'épidémie.

Conclusion

Le modele PERCOVID, par sa capacité
a intégrer les caractéristiques perti-
nentes des relations sociales dans la
propagation des épidémies des voies
respiratoires, est un outil original pour
l'analyse des maladies émergentes.
11 est un bel exemple d'étude pluri-
disciplinaire a l'interface entre épidé-
miologie, mathématique, physique et
sociologie.

Cette étude représente une nouvelle
maniére de concevoir les caractéris-
tiques d'une épidémie des voies respi-
ratoires, en séparant clairement le
comportement intrinseque du virus,
sa contagiosité en particulier, des
effets dus aux comportements sociaux
des populations au sein desquelles il
se propage. Cela peut se faire par
exemple en comparant la dynamique
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de plusieurs épidémies — comme la
grippe, la Covid-19, Ebola — dans un
meéme territoire ou une méme épidé-
mie dans des territoires aux pratiques
sociologiques différentes — comme
différents pays en Europe, Afrique ou
en Asie. Le modéle PERCOVID permet
alors d'accéder aux propriétés du virus,
indépendamment du contexte social
dans lequel ce dernier se propage.
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